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 先ず，多変量極値分布の応用として，大阪と神戸の年間最高気温データを解析した．データは2次元
の極値分布に従うと仮定する．各周辺分布に一般化極値分布族をあてはめそのパラメータを推定する．こ
の推定値を利用して，各データが平均1の指数分布からのデータとみたせるように変換する．この2次
元データをPickandsの2次元指数分布からのデータとして，その従属関数をPickandsのノンパラメト
リック法とTawn（1988）のパラメトリック法で求めた．求めた従属関数によって大阪と神戸の年間最
高気温間の関係を見た．
 次に，多変量極値統計量の成分が漸近独立や完全従属になるための必要十分条件について調べた．周
辺独立や完全従属になる多変量極値分布は1点の性質で特徴づけられ，この性質は弱収束の場合にも保
存される（Takahashi（1993））．このことを用いて，多変量極値統計量の成分が漸近独立になるための1簡
単で使いやすい必要十分条件を分布関数FやFのdependent関数を用いて与えた．同様のことを完全
従属の場合にも示した．
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 リボソームは地球上の全ての生物に共通に存在する細胞内小器官であり，数種の核酸（RNA）分子と
50～80種にのぼる蛋白質分子の複合体（超分子）として構成されている．リボソームは細胞内で必要な
全ての蛋白質分子を合成する場，すたわち，遺伝情報翻訳の場であり，生命現象を維持するうえで最も
基本的な役割を担っている．リボソームを構成する分子（核酸，蛋白質）に関する構造データは，近年の
’遺伝子工学的手法の発展に伴い，広範た生物種にわたり数多く蓄積されてきている．これらのデータは，
地球上に存在する生物の進化の過程を解明するうえで貴重な情報を含んでいると考えられる．現在，リ
ボソームを構成する蛋白質の一次構造データに関しては，50種類以上の生物にわたり約1，000種が報告
され，国際的な遺伝情報データベースに登録されている．三大生物群の中で真正細菌群に属する大腸菌
に関しては，構成蛋白質54種の全一次構造データが既知であるが，我々ヒトを含む真核生物群，および
古細菌（後生細菌）群に属する生物種に関しては，全蛋白質種の一次構造データは明らかとなっていな
い．
 我々は，リボソーム蛋白質を対象とした分子進化学的解析を行う際の基礎資料を得ることを目的とし
て，約1，000種の登録蛋白質のたかから大腸菌全54種のそれぞれに相同と考えられる蛋白質を「相同性
解析」のアルゴリズムに基づいて同定し，大腸菌の命名法に従ってこれらを分類，統合した．さらに，ア
ミノ酸の物理化学的性質から推定される高次構造の類似度を指標として相同蛋白質同士の相似度マトリ
クスを構成し，これをもとに全54種のアライメントを構築した．その結果，以下に示すことが明らかと
なった（Otakaeta1．（1993））．（1）三大生物群を通して存在が認められる蛋白質種が少なからざる数に
のぼる，（2）多くのアライメントは，挿入，欠失，分子伸長等の変化を生じているものの，ほぼ一対一対
応のバターンを示す，すたわち，分子内転座（大腸菌L7／L12相当），分子内二重転座（S6相当），二分
子融合（L1O相当）だとの大きな変異は稀である，（3）大幅た挿入，欠失，分子伸長だとの変化は，三大
生物群同士の間で見いだされる，逆に，同一群の中では，アミノ酸置換が主たる変異の要因となってい
る．
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Fokker－P1anck方程式の一般化と繰り込み
岡 崎   卓
 1．はじめに
 風波を受けつつ航行する船舶の傾角や，外乱の混入を避け難い電気回路の出力は不規則な変動を呈す
る．外乱の統計を知って変動の確率分布を予測することは，船体や電気回路を設計するうえで欠かすこ
とができない．Fokker－P1anck（FP）方程式はこの確率密度を定める方程式として多用されているが，
その厳密た成立は外乱が正規白色ノイズである場合に限られる．
 従って，任意の外乱に対して正しく確率密度を定めるようFP方程式を一般化することが望ましい．以
下では，互いに関連しつつ発展する複数の変動を対象に，Genera1ized Fokker－P1anck（GFP）方程式
を導き，さらに簡約する方法のあらましを述べる．
 2．GFP方程式の導出
 確率変数σ＝｛α，5＝1，．．．，m｝と正規白色ノイズレ（τ），＜ソ（オ）ン（∫）〉＝δ（C一∫）で駆動される外乱W
の時間発展を記述する確率微分方程式
             a              σゴ＝〃ゴ（σ）十μ｛（σ，列7），    ゴ＝1，．．．，m            批
             a            一〃7＝〈r（η7）十σ2レ（広）            励
が与えられれば，σとWの結合確率密度ρ（σ，肌，左）を決定する方程式はm＋1箇の変数に関する
FP方程式として容易に得られる．この方程式から外乱Wを除いた主変数σのみの確率密度！（m，広）
を求めることがFP方程式の一般化にほかならない．
 さて，（σ，W）の任意の位相関数X（σ，W）をn仁1δ（σr mゴ）の線形空間に写す射影子を外乱π
の密度関数を介して組み立てれば，統計力学の手法を用いて，∫（m，C）を定める！のみを含むGFP方程
式を形式的に書き下すことができる．
 3．GFP方程式の簡約
 上記GFP方程式は，作用素で形式的に表現され具体的には計算不可能た係数を含み，そのままでは実
                       a用性に乏しい．そこで微少展開パラメータεにより7ひ＝〃（σ）十εμ（σ，π）と書替え，！および拡
                                  ∂散係数をεで摂動展開する．各次数毎に！の形式解を求めた後，再び総合して万∫を復元すると，GFP
方程式はもはや計算困難た項を含まない．
 こうして得られる簡約GFP方程式は拡散方程式に類似の構造をもち，その拡散係数は例えば
心・（・）イ出（仏1）・見・（ザ1）
B〃（m，∫）＝〈μ工（σ（一∫），π7）1σ＝砒μ｛（m，η7（∫））〉
